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RESUMO GERAL

FERREIRA, Denys Vitor. Predicdo do desempenho de hibridos de milho
utilizando informacg6es de similaridade no estado e parentesco. 2010. 76p.
Dissertacdo (Mestrado em Genética e Melhoramento de Plantas) - Universidade
Federal de Lavras, Lavras, MG.”

Em programas de melhoramento de milho a identificacdo das melhores
combinacBes hibridas demanda muito esfor¢co por parte dos melhoristas e
recursos financeiros para realizacdo dos cruzamentos e avaliacdo dos hibridos
gue possam apresentar desempenhos satisfatorios. Nesse contexto, algumas
ferramentas tém surgido e podem auxiliar o trabalho dos melhoristas. Dentre
estas, informacdes de similaridade no estado e parentesco entre genitores obtidos
pelo uso de marcadores moleculares podem ser utilizadas no melhor preditor
linear ndo viesado (BLUP) como método de predicdo do desempenho de
hibridos ndo avaliados. Diante disso, este estudo foi realizado com o objetivo de
avaliar a eficiéncia do melhor preditor linear ndo viesado (BLUP) e a influéncia
do uso da similaridade no estado e do parentesco nas predi¢cdes de hibridos nédo
testados de milho. Foram utilizadas nove linhagens de milho que foram
genotipadas com 48 marcadores microssatélites (SSR) associados a QTL’s para
produtividade de graos. Estas linhagens foram intercruzadas em esquema dialelo
completo, com intuito de se obter os hibridos simples para estudos de
correlagbes. Os resultados de similaridade no estado e parentesco foram
utilizados para a construcdo das matrizes de relacionamento genético aditivo e
de dominéncia que, posteriormente, foram empregadas no BLUP para predicéo
dos valores genotipicos e de capacidade especifica de combinacdo (CEC) dos
hibridos ndo avaliados. Para isso, foram simulados cinco graus de
desbalanceamento (3, 6, 9, 12 e 15 hibridos retirados). A similaridade no estado
apresentou desempenho superior quanto aos valores de correlacdo e eficiéncia de
selecdo dos melhores hibridos em comparacdo ao parentesco. Isso demonstra
que a similaridade no estado foi mais eficiente para o ranqueamento dos
hibridos, demonstrando apresentar aplicagcdo mais pratica ao melhorista. Quanto
ao parentesco, este apresentou menores valores para a soma do erro de predicéo
(PRES), demonstrando que as predicBes obtidas apresentaram-se mais proximas
do valor observado, ou seja, foram mais acuradas que aquelas obtidas pela
similaridade no estado. A diferenga no ranqueamento dos hibridos pode ser
causada pelos baixos valores de parentesco detectados entre os genitores, o que
permite inferir que, provavelmente estes sejam provenientes de diferentes

* Comité Orientador: Renzo Garcia Von Pinho — UFLA (Orientador) e Marcio
Balestre — UFLA.



populacBes. Nesse sentido, embora apresente um viés devido a superestimacao
do parentesco, a similaridade no estado pode ser utilizada quando forem
detectados baixos valores de parentesco entre o conjunto de genitores cujo
desempenho em combinagGes hibridas deseja-se predizer.



ABSTRACT GENERAL

FERREIRA, Denys Vitor. Prediction of maize hybrid performance using the
information on the alikeness in state and coancestry among relatives. 2010.
76p. Dissertation (Master’s Degree in Genetics and Plant Breeding)-
Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG.”

The identification of better hybrid combinations demands lots of efforts
from breeders and financial resources for the realization of the crosses and
evaluation of the hybrid combinations that may have satisfactory performance
on maize breeding programs. In this context, some tools have been arising and
can help the breeders work. Among these, information on the state of similarity
and relationship between relatives obtained by use of molecular markers can be
used in the best linear unbiased predictor (BLUP) as a method of non evaluated
hybrid prediction. The aim of this study was to evaluate the BLUP efficiency
and the influence of the use of information on the state of similarity and
relationship between relatives on non evaluated hybrid prediction. It was used
nine inbred lines which were genotyped with 48 microsatellite markers (SSR)
that were associated to QTLs for grain productivity. These inbred lines were
crossed in a complete diallel scheme, and single hybrids were obtained for the
correlation studies. Information on the alikeness in state and coancestry among
relatives were used to construct the additive and dominance genetic matrices that
were used for the prediction of the genotypic values on BLUP and the non
evaluated hybrids specific combining ability (SCA). Five unbalanced degrees
were simulated (3, 6, 9, 12 and 15 withdraw hybrids). The information on the
alikeness in state compared to coancestry among relatives had a superior
performance on the correlation of the better hybrids and selection efficiency,
demonstrating that it was more efficient on hybrid ranking, besides it would
have a more practical application for breeders. The relationship between
relatives showed lower values for PRES, demonstrating that the obtained
predictions are closer to the observed value, showing that they were more
accurate than the one obtained from the information on the state of similarity.
The hybrid ranking difference might be due to the lowest values of similarity
detected among the inbred lines; which leads to the inference that they are from
different genetic backgrounds. In this context, although it has a bias due to
overestimation of the relationship, the similarity in the state can be used when it
is detected lower values of relationship between the parents which hybrid
performance one wants to predict.

* Guidance Committee; Renzo Garcia VVon Pinho (Major professor) and Marcio
Balestre (UFLA).



CAPITULO 1

1 INTRODUCAO GERAL

Em programas de melhoramento de milho ,a selecdo e a avaliacdo dos
melhores genoétipos é extremamente importante para obtengdo de hibridos cada
vez mais produtivos e adaptados as mais diferentes condi¢des de cultivo.

Algumas ferramentas podem auxiliar os melhoristas no intuito de
direcionar os cruzamentos visando a obtencdo das melhores combinacdes
hibridas. Nesse sentido, muitas pesquisas tém concentrado esforgos em estimar o
desempenho dos hibridos através da determinacdo dos grupos heteréticos das
linhagens, para direcionar os cruzamentos baseando-se nas distancias genéticas
(Reif et al., 2003b; Amorim, 2005; Guimardes, 2007). Pela teoria da genética
quantitativa, os pares que sdo mais divergentes poderiam maximizar a heterose e
revelar as melhores combinagdes hibridas (Melchinger, 1999).

Nesse contexto, 0 uso de marcadores moleculares na determinacdo de
grupos heteréticos e na predicdo do desempenho de hibridos de milho tem sido
proposto por varios autores (Reif et al., 2003a; Amorim, 2005). Contudo, até o
momento, os resultados sdo ainda inconsistentes (Dias et al., 2004; Guimaréaes,
2007).

Dessa forma, uma alternativa para o uso de informagdes obtidas por
marcadores moleculares seria a utilizacdo dessas informagbes através da
metodologia de modelos lineares mistos para a predicdo de cruzamentos nao
realizados (Bernardo, 1994; Charcosset et al., 1998). Para isso, torna-se
necessario o conhecimento da genealogia ou do parentesco entre os individuos
avaliados e individuos cujo desempenho deseja-se predizer (Bernardo, 1994).
Porém, nem sempre o melhorista disp8e de tal informacg&o, o que poderia limitar

a utilizacdo dessa técnica.



Com intuito de contornar essa limitacdo, alguns autores sugerem a
utilizacdo da informacdo de marcadores moleculares (similaridade alélica no
estado) como opc¢do quando ndo se dispde de dados de genealogias (Bernardo,
1994, 1995; André, 1999; Balestre et al., 2008). Segundo Nejati-Javeremi et al.
(1997), o emprego da similaridade no estado possui a vantagem de utilizar toda
a semelhanca alélica existente entre os individuos avaliados.

No entanto, Bernardo (1993) prop6e o uso do coeficiente de coancestria,
que utiliza informagdo da similaridade genética, no intuito de corrigir possiveis
vieses da similaridade no estado. Entretanto, essa metodologia somente é valida
para dialelos parciais nos quais ndo ocorrem cruzamentos endogamicos, ou seja,
guando se possui informacdo prévia a respeito de grupos heterdticos.

Como alternativa a essa restri¢éo, alguns autores (Queller & Goodnight,
1989; Ritland, 1996; Lynch & Ritland, 1999; Wang, 2002) tém sugerido
procedimentos para estimagdo conjunta do parentesco por meio marcadores
moleculares, que pode ser utilizado em dialelos completos e parciais. Esses
estimadores, mesmo utilizando dados moleculares, consideram a probabilidade
condicional de que dois individuos possuam alelos herdados de genitores em
comum. Portanto, somente individuos que atendam a essa premissa participam
da predi¢do de hibridos ndo avaliados. Dessa forma, aqueles individuos que
possuem parentesco igual a zero ndo contribuirdo na predigéo, concorrendo para
resultados mais coerentes.

Por disso, 0 objetivo desse estudo foi avaliar a eficiéncia do melhor
preditor linear ndo viesado (BLUP) com a utilizacdo de informacdes de
similaridade no estado e parentesco entre genitores visando a obtencdo de

estimativas de predi¢6es de hibridos de milho ndo testados.



2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Marcadores moleculares e 0 melhoramento de plantas

O melhoramento genético de plantas tem proporcionado ganhos em
produtividade e incrementos em adaptabilidade nas mais diversas culturas
utilizadas pelo homem para sua sobrevivéncia. Fehr (1987) define o
melhoramento como sendo a ciéncia e a arte de se fazer o melhoramento
genético de plantas.

Esta ciéncia teve seu inicio com a domesticacdo de algumas espécies de
plantas hd mais de 10.000 anos e se intensificou com o aumento da demanda
populacional por alimentos. Com o crescimento da populacdo mundial, produzir
alimentos em quantidade e qualidade necessarias exigira muito empenho por
parte de pesquisadores e da sociedade de modo geral.

Nesse sentido, o melhoramento necessita de ferramentas que possam
auxilid-lo na obtencdo de cultivares cada vez mais produtivas e adaptadas as
diferentes condi¢des edafoclimaticas de cultivo.

Mais recentemente, no inicio da década de 80 do século XX, com o
advento de novas técnicas de Biologia Molecular, o uso de marcadores
moleculares tem se tornado extremamente Util dentro dos programas de
melhoramento de plantas. Estes tém sido utilizados na identificagdo de genes
de resisténcia a doencas e,ou, insetos-praga; na avaliacdo e caracterizacdo de
germoplasma; no melhoramento de parentais de hibridos; na introgressdo
génica e selecdo assistida por marcadores; no desenvolvimento de mapas
genéticos; na determinacdo de grupos heteréticos e associacdo com regides
gendmicas que afetam heterose; na reconstituicdo de pedigrees; nos testes de
pureza genética; na selecdo de resisténcia a patdgenos exdticos ainda
inexistentes em determinada regido; na associacdo com caracteres

quantitativos; nos estudos de interacdo gen6tipos x ambientes; nos processos



legais, entre outros (Rafalski & Tingey, 1993; Ferreira & Grattapaglia, 1996;
Milach, 1998a,b).

A deteccdo de variabilidade genética diretamente no DNA permite
encontrar diferencas que podem ser utilizadas em estudos detalhados de
divergéncia entre individuos e substituem, com vantagens, medidas baseadas em
genealogias.

Um marcador molecular de DNA é tipicamente uma pequena regido do
DNA mostrando polimorfismo (diferencas) entre individuos (Liu, 1998). Essas
diferencas podem ser detectadas por hibridacdo de uma seqiiéncia do DNA
marcada radioativamente e hibridizada com o DNA dos individuos em analise,
usando o principio da complementariedade da molécula do DNA. Um exemplo
desse tipo de marcador é o RFLP.

Outros marcadores baseiam-se na amplificacdo de sequéncias
especificas no DNA, através do emprego de reacBes para 0 aumento dessas
sequéncias especificas. E o caso dos marcadores moleculares do tipo
Microssatélites (SSR), o RAPD (“Random Amplified Polymorphic DNA”) e o
AFLP (**Amplified Fragment Length Polymorphism) (Liu, 1998).

O detalhamento de cada um dos tipos de marcadores acima citados pode
ser encontrado em Ferreira & Grattapaglia (1996) e Milach (1998a).

O principio da analise de marcadores consiste na utilizacdo de uma
matriz de valores binarios, em que as colunas dessa matriz representam 0s
diferentes genotipos e as linhas representam os diferentes locos a serem
comparados. Cada linha corresponde a identificagdo de uma marca numa regido
especifica do DNA. A auséncia ou presenca dessa marca € identificada pelo

ntmero 0 ou 1, respectivamente.



Porexemplo, =M =|0

m 9

0 1 1 ...0

em que m é o nimero de marcas e g € 0 himero de genotipos.

Para a comparacdo de dois genitores ocorrem as seguintes situacdes:

i) presenca de bandas em ambos os individuos (1, 1);

ii) presenca e auséncia de bandas nos individuos e vice-versa (1, 0 ou
0, 1);

iii) auséncia de bandas em ambos os individuos (0, 0).

Baseado nessa matriz de valores binarios e com o uso de alguns
coeficientes € possivel estabelecer a similaridade genética entre os individuos e
consequentemente, determinar grupos heterdticos e direcionar 0s cruzamentos.

Da mesma forma, a determinacdo do parentesco entre genitores com o
uso de marcadores moleculares também tem apresentado grande utilidade em
milho, tornando-se uma alternativa quando ndo se dispbe de informacdo de
pedigree dos genitores (Bernardo, 1994). Essa informacao pode ser utilizada no
melhor preditor linear ndo viesado (BLUP) como método de predicdo do
desempenho de hibridos ndo avaliados (Bernardo, 1993, 1994, 1995, 1996a,b;
Balestre, 2009). Esses autores demonstram que dados de parentesco por meio de
marcadores moleculares tornaram-se uma ferramenta extremamente util aos
programas de melhoramento, uma vez que permitem reducdo nos custos com
cruzamentos e avaliacdo de hibridos comerciais que possam vir a ndo apresentar

desempenhos satisfatorios.



2.2 Marcadores microssatélites

Microssatélites ou SSR, do inglés Simple Sequence Repeats, sdo sequéncias
de DNA com dois a seis pares de bases de comprimento repetidas em tandem. Os
primeiros relatos da sua existéncia foram descritos no genoma humano, no qual
estdo presentes em um grande nimero de copias (Litt & Luty, 1989).

No genoma vegetal, os microssatélites sdo largamente distribuidos com
uma freqliéncia de 1 a cada 50 mil pares de bases, sendo o dinucleotideo AT o
mais comum (Morganti & Olivieri, 1993).

O nUmero de repeticbes em tandem de um microssatélite geralmente é
variavel, enquanto a sequéncia de bases adjacentes ao microssatélite pode ser
Gnica no genoma e conservada entre diferentes individuos da mesma espécie.
Sendo assim, pode-se desenhar primers especificos para as sequéncias
adjacentes a um dado microssatélite, de forma que, por meio de uma reacéo de
PCR (“Polymerase Chain Reaction™), seja possivel amplificar este loco em
diferentes gendtipos. Como o ndmero de unidades repetidas em tandem em um
microssatélite pode ser varidvel entre diferentes genoétipos, os produtos de
amplificacdo dos diferentes individuos exibirdo polimorfismo no tamanho do
fragmento amplificado, o que é a base da genotipagem com microssatélites.

N&o existe uma explicacdo definitiva sobre a variacdo encontrada no
nimero de unidades repetidas. Acredita-se que ela seja causada por falhas na
recombinacdo do DNA ou no processo de replicagdo. Esta variacdo leva a
existéncia de varios alelos em uma populagdo, podendo o nivel de
heterozigosidade ser extremamente alto. Aliado a isso, 0s SSR possuem heranca
mendeliana e comportamento codominante, ou seja, permitem a identificacéo de
gen6tipos homozigoticos e heterozig6ticos na populagdo. Além disso, ja existe
um grande conjunto de microssatélites disponiveis para a utilizagdo em milho,
muitos deles identificados como sendo associados a QTL’s para produtividade
de gréos (Sibov et al., 2003).



Existem também conjuntos de microssatélites disponiveis para a
utilizacdo em estudos genéticos que podem ser acessados por meio do Maize
Genome Database Page (www.maizedp.org/SSR).

O desenvolvimento de marcadores microssatélites requer alto
investimento inicial, sendo realizado, na maioria das vezes, por instituicbes
publicas como, por exemplo, a Universidade de Columbia/Missouri, EUA
(primers UMC) ou instituicbes privadas, como o Brookhaven National
Laboratory (primers BNLG). No entanto, a partir da obtengdo de um conjunto
de SSR, a sua aplicabilidade se torna extremamente viavel.

Estudos realizados com linhagens de milho obtidas das popula¢fes BR-
105 e BR-106, correlacionando produtividade e divergéncia genética estimada
através de marcadores moleculares do tipo RFLP, RAPD, AFLP e SSR (Lanza
et al., 1997; Benchimol et al., 2000) indicaram que os melhores marcadores para
alocar linhagens em grupos heteréticos foram os SSR e AFLP, sendo ambos
complementares.

Bernardo et al. (2000), em estudos visando a obter estimativas sobre o
parentesco entre linhagens de milho, concluiram que os marcadores
microssatélites sdo superiores aos marcadores RFLP para a obtencdo dessas
estimativas de parentesco.

Alguns resultados utilizando marcadores microssatélites ndo associados
a QTL’s, ou seja, marcadores que nao estdo associados a caracteristica alvo da
selecdo, apresentam resultados ndo consistentes entre os valores fenotipicos e
suas distancias genéticas. No entanto, o uso desses marcadores associados a
QTL’s tem apresentado resultados promissores em estudos de divergéncia
genética (Amorim, 2005; Balestre et al., 2008a).
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2.3 Coeficientes de similaridade e parentesco

Os coeficientes de similaridade sdo medidas que quantificam o quanto
dois individuos sdo parecidos. Esses coeficientes podem ser divididos em duas
categorias: medidas de similaridade e de dissimilaridade. Para a primeira, quanto
maior o valor observado, mais parecidos sdo os individuos; para a segunda,
guanto maior o valor observado, menos parecidos sdo os individuos (Meyer,
2002). Para cada tipo de variavel (quantitativa, qualitativa, ordinais, qualitativas
nominais e mistas) séo definidos diferentes coeficientes de similaridade (Sneath
& Sokal, 1973; Johnson & Wichern, 1988; Bussab et al., 1990).

De modo geral, os coeficientes de similaridade baseiam-se em
comparacgOes entre a ocorréncia de bandas comuns (indicado por aquelas bandas
em comum em uma matriz de dados)e bandas diferentes (indicado por um e zero
ou zero e um). Alguns coeficientes também consideram a ocorréncia de zeros
em comum. Esses coeficientes apresentam valores que comumente variam entre
zero e um (Skroch et al., 1992).

No melhoramento de plantas, esses coeficientes tém sido utilizados para
a identificacdo de populagdes que possibilitam maior efeito heterético quando
cruzadas ou que possibilitam maior probabilidade de selecdo de gendtipos
superiores nas geracdes segregantes. Além disso, tém sido Uteis na avaliagéo de
bancos de germoplasma, no estabelecimento de relagGes entre a diversidade
genética e geografica e também para evitar a vulnerabilidade genética das
culturas.

Para esses estudos que utilizam coeficientes de similaridade,
normalmente empregam-se diferentes coeficientes de marcadores dominantes,
como o RAPD e RFLP, bem como aqueles multialélicos, como os
microssatélites. Alguns destes coeficientes sdo especificos para as variaveis
dicotbmicas, e seu uso é sugerido para estudos de divergéncia com base em

marcadores moleculares (Duarte et al., 1999).
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Segundo Reif et al. (2005), a escolha de um coeficiente para estudos de
divergéncia depende das propriedades do marcador envolvido, da genealogia do
germoplasma, dos objetivos do estudo e das condi¢Bes necessarias para a analise
multivariada. De acordo com esses autores, muitos estudos ignoram essas
questBes, especialmente aquelas relacionadas com as propriedades do
coeficiente, que estdo intimamente ligados ao objetivo do estudo e as condicdes
para realizagdo de analise multivariada.

Amorim (2005) trabalhou com marcadores microssatélites com o
objetivo de estimar o desempenho de linhagens de milho em cruzamentos,
baseando-se em distancias genéticas. Esse autor utilizou linhagens parcialmente
endogamicas (Sq1) € as distancias genéticas foram estimadas pela Distancia
Modificada de Rogers. Houve alta correlacdo entre distdncia genética e
desempenho dos hibridos resultantes dos cruzamentos.

Em estudo semelhante, trabalhando com marcadores AFLP e
microssatélites, Guimardes (2007) utilizou o coeficiente de similaridade de
Jaccard para estimar a divergéncia genética entre linhagens de milho. Essa
autora encontrou baixa correlagcdo entre distancia genética e desempenho de
hibridos simples resultantes dos cruzamentos.Esse fato demonstra que para 0s
mesmos objetivos e com utilizacdo dos mesmos marcadores, ndo ha uma
explicacdo simples para a escolha dos coeficientes de similaridade genética.

Por isso, é importante estudar os coeficientes de similaridade no estado
rotineiramente utilizados, visto que, os resultados de agrupamento de gendétipos
pode ser afetado pela escolha do coeficiente de similaridade (Jackson et al.,
1989; Duarte et al., 1999). Desse modo , as mudangas no ranqueamento dos
gendtipos pode alterar os valores de correlagdo em estudo.

Balestre et al. (2008a) compararam sete diferentes coeficientes de
similaridade e um coeficiente de dissimilaridade genética, utilizando progénies

parcialmente endogamicas (So.) derivadas de hibridos simples de milho.
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Observaram que todos os coeficientes foram eficazes na distin¢cdo dos trés
diferentes grupos heterdticos. No entanto, dentro de cada grupo, houve grande
variacdo nos resultados de agrupamento dos gendtipos de um coeficiente para
outro. Essa observacéo se deu através do indice de consenso proposto por alguns
autores (Duarte et al., 1999; Meyer et al.,, 2004). Esse indice compara 0s
dendrogramas de uma forma mais refinada, uma vez que utiliza a proporcéo de
subgrupos em comum entre os dendrogramas (Duarte et al., 1999; Meyer et al.,
2004). A partir dai, os autores concluiram que a escolha dos coeficientes de
similaridade de Jaccard, Rogers e Tanimoto e Russel e Rao para estudos de
divergéncia genética e predicdo de hibridos ndo avaliados merecem atencdo
especial, uma vez que apresentaram elevados valores de estresse (Kruskal,
1964). Emygdio et al. (2003) também observaram que os coeficientes de Rogers
e Tanimoto e Russel e Rao apresentaram maiores estimativas dos valores de
estresse no agrupamento de gendtipos de feijdo comum (61 e 78%,
respectivamente). Resultados semelhantes também foram encontrados por
Duarte et al. (1999), demonstrando que esses coeficientes ndo deveriam ser
utilizados. A Distdncia Modificada de Rogers (DMR) apresentou um
agrupamento completamente diferente de todos os outros, demonstrando que,
para valores de dissimilaridade baixa, h4& uma mudanca no agrupamento dos
gendtipos (Duarte et al., 1999; Meyer et al., 2004).

H& evidéncias de que a utilizacdo de dados de similaridade genética
apresenta vantagem na acurécia seletiva quando nédo se dispde, ou ndo se utiliza
qualquer informacdo de parentesco (Balestre et al., 2008a).

No entanto, conforme descrito anteriormente, os trabalhos realizados
com os coeficientes de similaridade e dissimilaridade utilizados (Jaccard, Simple
Matching, DMR, Sorensen-Dice, entre outros) fornecem estimativas viesadas do
parentesco, por considerarem apenas a similaridade no estado (evolutiva),

quando na verdade, a metodologia dos modelos mistos foi desenvolvida para

13



utilizagdo do parentesco, baseando-se na probabilidade de genotipos
compartilharem alelos herdados de genitores em comum (Henderson, 1984).

A similaridade no estado pode superestimar o0 parentesco entre
individuos, podendo detectar uma similaridade entre genitores quando, na
realidade, estes ndo apresentam relacdo genética ou parentesco. Logo, ndo é uma
medida “confidvel” da relagdo genética entre genitores e, portanto, seu uso deve
ser analisado de acordo com a finalidade do estudo.

Por outro lado, segundo Falconer & Mackay (1996) o parentesco é uma
medida classica da relacdo genética entre linhagens. E a probabilidade de que,
em determinado locus, duas linhagens tenham alelos que sdo idénticos por
descendéncia, ou seja, que sejam cépias de um mesmo alelo ancestral. Dessa
forma, o coeficiente de parentesco (ry,) entre dois individuos (X e Y) é definido
como a probabilidade de que um alelo, tomado ao acaso do individuo X seja
idéntico por descendéncia ao alelo do individuo Y (Falconer & Mackay, 1996;
Lynch & Walsh, 1998).

Diante disso, o uso de informacfes de parentesco entre os genitores deve
ser preterido em estudos que visam a predicdo do desempenho de hibridos ndo
avaliados ou aqueles cujas combinacdes hibridas foram perdidas.

Balestre (2009) detectou que a utilizacdo da similaridade no estado
possui algumas desvantagens para predicdo dos valores genotipicos,
principalmente por recuperar informacdo de gendtipos nado-aparentados,
causando perda de acuracia de predicdo dos valores genéticos, quando
comparado a estimadores que eliminam esse viés. Nesse estudo, para a predicédo
dos valores genéticos e desempenho de hibridos ndo avaliados, o autor utilizou a
Distancia Modificada de Rogers (DMR) e o coeficiente de parentesco proposto
por Lynch & Ritland (1999) (LR). Nesse trabalho, foi possivel verificar que, em
todas as andlises comparativas, 0 uso da DMR apresentou resultados inferiores

ao coeficiente de LR. Além dos menores valores de correlagBes e maior desvio
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padrdo, a DMR apresentou maior erro padréo de predicdo, demonstrando que as
predicBes obtidas por meio desse coeficiente foram menos estaveis em relacao
ao coeficiente de LR. De modo semelhante, comparando-se os valores
genotipicos observados e os valores de capacidade especifica de combinacgéo
(CEC), constatou-se que o uso da DMR acarretou em valores de predicdo mais
distantes do valor observado. Essa menor eficiéncia também foi ressaltada
considerando a eficiéncia de selecdo das melhores combinagdes hibridas.

Portanto, com intuito de contornar esses efeitos da similaridade no
estado, alguns coeficientes tém sido propostos para se obter as estimativas do
parentesco por meio da utilizagcdo de informagdo de marcadores moleculares
(Queller & Goodnight, 1989; Ritland, 1996; Lynch & Ritland, 1999; Wang,
2002).

2.4 Uso da metodologia de modelos lineares mistos com informacdo de
marcadores moleculares para predicdo de hibridos de milho

Vérios trabalhos tém sido realizados utilizando informacbes de
marcadores moleculares com o objetivo de predizer o desempenho de hibridos
por meio de genotipagem dos seus genitores. De maneira geral, os resultados
encontrados na literatura sdo bastante inconsistentes (Amorim, 2005; Guimaraes,
2007; Paterniani et al., 2008).

No entanto, o emprego de marcadores moleculares tem-se mostrado
muito importante na avaliacdo da diversidade genética entre linhagens e na
determinacdo de grupos heteréticos entre elas. Contudo, a correlagdo entre
divergéncia genética e o comportamento do hibrido ndo é consistente, o que
mostra que analises de divergéncia genética nem sempre sdo Uteis para predizer
o desempenho dos hibridos obtidos (Barbosa et al., 2003).

O uso de metodologias adequadas para a predicdo do desempenho de

hibridos de milho por meio da determinacdo de parentesco entre linhagens com
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o0 uso da informagdo de marcadores, torna-se uma ferramenta extremamente Util
dentro de programas de melhoramento visando a producdo de hibridos
comerciais de milho. Segundo Bernardo (1994, 1995) a utilizacdo do melhor
preditor linear ndo viesado (BLUP) no melhoramento genético vegetal consiste
em predizer o desempenho genético de hibridos que ndo estejam presentes ou
que tenham sido perdidos. Esse autor considera relevante o uso de técnicas
preditivas como uma alternativa viavel para diminuir os custos e também o
tempo de avaliacdo de hibridos pela diminuicdo substancial do numero de
hibridos a serem avaliados.

A metodologia dos modelos mistos foi inicialmente proposta por
Henderson (1949), e consiste na predicdo de valores genéticos tratados como
efeitos aleatorios corrigidos para os demais efeitos fixos contidos no modelo.
Por meio dessa metodologia pode-se obter o BLUP dos valores genéticos de
cada individuo, além do melhor estimador linear ndo viesado (BLUE) dos
efeitos fixos (Henderson, 1974, 1975).

As propriedades do BLUP, descritas por Henderson (1984) evidenciam
sua superioridade tedrica como preditor de valores aleatorios. Essa superioridade
tem sido evidenciada principalmente através do uso de simulag¢6es (Bueno Filho,
1997; André, 1999).

White & Hodge (1989) apresentam vérias propriedades Uteis do BLUP
quando utilizado no melhoramento genético vegetal, dentre as quais se
destacam:

a) a estimacdo e predicdo ndo viesada através de um procedimento (nico
(BLUE e BLUP);

b) a possibilidade de se levar em conta os efeitos de selecdo e endogamia
ao longo das geracOes desde que o grau de parentesco entre os individuos

avaliados seja conhecido;
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c) a correlagdo entre os valores genéticos verdadeiros e os preditos é
maxima entre as classes de preditores lineares nao viesados;

d) a possibilidade de se predizer o valor genético de individuos
observados ou ndo;

e) as variancias e os erros do BLUP sdo menores em relagdo aos outros
métodos.

A predicdo dos valores genéticos requer o conhecimento prévio dos
componentes de variancia e covariancias envolvidos. Existem varios métodos de
estimacdo de componentes de variancia que podem ser utilizados (Searle et al.,
1992; Lynch & Walsh, 1998; Resende, 2002). Dentre estes podemos destacar o
método da maxima verossimilhanca restrita (REML) proposto por Patterson &
Thompson (1971).

Dentre as principais caracteristicas do BLUP esta a utilizacdo de
informacgdes de parentesco genético aditivo entre os pares de individuos. Os
individuos mais aparentados tém uma proporcdo maior de alelos em comum, o
que esta relacionado ao grau de parentesco (por exemplo, 0 parentesco genético
aditivo entre pai e filho é de 0,50, entre meios irméos 0,25, e assim por diante).
Esse parentesco é levado em consideragdo na andlise (André, 1999), o que pode
ser considerada uma vantagem desse método. O termo parentesco genético
aditivo refere-se a propor¢do de alelos idénticos por descendéncia entre dois
individuos, sendo equivalente ao dobro do valor do coeficiente de Malecot
(Vleck, 1993h).

O BLUP possibilita, além da predicdo mais acurada do mérito genético,
a inclusdo do coeficiente de endogamia para todos os individuos avaliados, se
toda a informacdo de parentesco for conhecida (Henderson, 1974, 1984).
Quando se dispde de pouca ou nenhuma informagdo sobre o individuo,
informacéo de parentes pode contribuir para a predi¢do do seu valor genético. A

magnitude dessa contribuicdo é determinada pelo grau de parentesco entre 0s
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individuos envolvidos na analise, sendo que, quanto maior o0 grau de
relacionamento genético, maior sera a contribuicdo (Wood et al., 1991; Vleck,
1993a; Panter & Allen, 1995).

Segundo Bernardo (1994, 1995), a partir de covariancias genéticas entre
as linhagens a serem cruzadas, pode-se predizer o desempenho genotipico de
alguns dos seus cruzamentos, sem que eles tenham sido obtidos e avaliados.
Essa técnica tem grande potencial para auxiliar o melhoramento genético,
devido ao elevado nimero de hibridos possiveis de serem obtidos com poucas
linhagens. Apesar da correlacdo entre o desempenho genotipico do cruzamento
predito e o seu valor fenotipico ser baixo em muitos casos, essa abordagem
apresenta vantagens (Bernardo, 1994). Dessa forma, a utilizacdo do BLUP tem
mostrado eficiéncia considerdvel para tal finalidade (Bernardo, 1994, 1995,
1996a,b).

Bernardo (1994) comparou os resultados obtidos para 0 BLUP por meio
de informagdes de parentesco de dois grupos de linhagens de milho. Para tal,
empregou genealogias e dados de marcadores moleculares, com objetivo de
avaliar a eficiéncia do BLUP em predizer cruzamentos ndo realizados. N&o
houve alteracdes significativas nos resultados obtidos por dados de genealogia e
dados de marcadores moleculares. Desta forma, a utilizagdo da informagdo de
marcadores moleculares seria uma alternativa viavel, desde que néo se disponha
de informacgBes confidveis sobre a genealogia das linhagens avaliadas, uma
situacdo muito comum na prética.

A habilidade do BLUP para predicdo de cruzamentos ndo realizados,
bem como o ndmero de preditores (cruzamentos a serem realizados) necessarios
para obter predicOes suficientemente confidveis, depende do grau de parentesco
dos pais utilizados como preditores (Bernardo, 1995). Nesse contexto, o
emprego de marcadores moleculares surge como alternativa para obtengéo desse

grau de parentesco com maior confiabilidade.
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Alguns trabalhos demonstraram a eficiéncia do BLUP em predizer
valores genéticos. Panter & Allen (1995) estudaram a eficiéncia dos métodos
dos quadrados minimos ordinarios e do BLUP na identificacdo de linhagens
superiores em cruzamentos de variedades de soja. Os autores simularam
situacdes de balanceamento e deshalanceamento de dados e observaram que em
todas as situacdes estudadas, o BLUP apresentou menor erro padrdo, maiores
valores de correlacdo entre os valores preditos e o desempenho dos cruzamentos
avaliados em campo, bem como maior porcentagem de identificacdo de
cruzamentos superiores dentre os realizados.

Bernardo (1994), usando a metodologia de modelos mistos, com
estimativas de parentesco obtidas através de marcadores moleculares do tipo
RFLP, para predizer o desempenho de alguns cruzamentos nao realizados em
um grupo de 54 hibridos de milho provenientes de dois grupos de linhagens
avaliadas em um dialelo parcial, obteve estimativas de correlagdo entre valor
genotipico predito e o desempenho do cruzamento em campo para producao de
grdos, variando de 0,65 a 0,80. A eficiéncia na predi¢do de cruzamentos nédo
realizados aumentou a medida que se empregou um maior nimero de
cruzamentos como preditores. I1sso demonstra a viabilidade da utilizaco dessa
metodologia como forma de identificagcdo de cruzamentos promissores antes de
sua realizagéo.

Bernardo (1996a,b), utilizando um conjunto de 4099 hibridos de 16
combinagBes entre nove grupos heterdticos de milho avaliados em até 15 locais
dos Estados Unidos, Canada, Italia e Franca, encontrou estimativas de
correlacdo entre o valor predito e o desempenho fenotipico para a producéo de
grdos de hibridos de milho variando entre 0,49 a 0,76. Segundo o autor, estes
valores podem ser considerados moderadamente elevados e sugerem que o
melhor preditor linear ndo viesado seja empregado de forma eficiente para

identificacdo de cruzamentos néo realizados com desempenho superior.
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André (1999), utilizando simulacbes e dados reais de um dialelo entre
linhagens de feijdo genotipadas com marcador RAPD (“Random Amplified
Polymorphic DNA”), concluiu que o melhor preditor linear ndo viesado é mais
eficiente que o método dos quadrados minimos ordinarios para predicdo das
capacidades de combinacdo e do efeito de cruzamento, principalmente quando
existem informacgdes sobre a similaridade genética entre os materiais a serem
cruzados.

lemma (2003) comparou os resultados de andlises dialélicas obtidas
considerando o modelo fixo e modelo misto e avaliou a eficiéncia do BLUP em
predizer cruzamentos ndo realizados entre linhagens de milho, utilizando
informacdes de marcadores RFLP para a estimacdo da matriz de parentesco.
Verificou-se moderada correlagdo entre os valores dos BLUP’s para producéo de
gréos e os valores preditos a partir dos hibridos observados, indicando que essa
metodologia pode ser utilizada quando ha interesse em predizer o desempenho
de hibridos néo avaliados.

Nesse contexto, Nejati-Javeremi et al. (1997) sugerem o emprego da
similaridade no estado, pois segundo esses autores, esta possui a vantagem de se
utilizar toda a semelhanca alélica existente entre os individuos avaliados. No
entanto, pelo fato de levar em consideracdo a co-ocorréncia de bandas (0 e 1), e
ndo a probabilidade de genitores possuirem alelos herdados de um genitor em
comum, a similaridade no estado pode superestimar o parentesco.

Portanto, Bernardo (1993) prop6e o uso de um coeficiente de
coancestria que utiliza informacdo de similaridade genética, no intuito de
corrigir possiveis vieses da similaridade no estado. Entretanto, essa metodologia
somente é valida para dialelos parciais nos quais ndo ocorrem cruzamentos
endogamicos, podendo ser utilizada somente quando se tem informacdo prévia a
respeito de grupos heteréticos. Como alternativa a essa restricao, alguns autores
(Queller & Goodnight, 1989; Ritland, 1996; Lynch & Ritland, 1999; Wang,
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2002) sugerem procedimentos ndo viesados para estimagdo conjunta de
parentesco por meio de marcadores moleculares que podem ser utilizados em
dialelos completos e parciais. Segundo Balestre (2009), o coeficiente de
parentesco proposto por Lynch & Ritland (1999) pode ser utilizado em dialelos
completos, pois as medidas de parentesco obtidas por esse estimador levam em
consideracdo todos os individuos em avaliacdo. Além disso, mesmo utilizando
dados moleculares, esse estimador de parentesco considera a probabilidade
condicional de que dois individuos possuam alelos herdados de genitores em
comum. Desse modo, somente individuos que atendam a essa premissa,
participam da predi¢do de hibridos ndo avaliados. Logo, aqueles individuos que
possuem parentesco igual a zero ndo contribuirdo na predicdo, concorrendo para

resultados mais coerentes.
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CAPITULO 2

Predicéo do desempenho de hibridos de milho utilizando informagdes de
similaridade no estado e parentesco

1 RESUMO

Este estudo foi realizado com o objetivo de avaliar a eficiéncia do
melhor preditor linear ndo viesado (BLUP) e a influéncia do uso da similaridade
no estado e o parentesco na predicdo de hibridos de milho ndo testados. Foram
utilizadas nove linhagens provenientes do programa de melhoramento de milho
da empresa Geneseeds Recursos Genéticos Ltda. Estas linhagens foram
genotipadas com 48 marcadores microssatélites (SSR) associados a QTL’s para
produtividade de gréos. Essas linhagens foram intercruzadas em esquema dialelo
completo, com intuito de se obter os hibridos simples para estudos de
correlagbes. Os resultados de similaridade no estado e parentesco foram
utilizados para a construcdo das matrizes de relacionamento genético aditivo e
de dominéncia que, posteriormente, foram empregadas no BLUP para predi¢éo
dos valores genotipicos e de capacidade especifica de combinacdo (CEC) dos
hibridos néo avaliados. Para a obtencdo das estimativas dos valores preditos para
a produtividade de grdos e CEC foram simulados cinco graus de
desbalanceamento (3, 6, 9, 12 e 15 hibridos retirados). Os valores de correlagdes
entre os valores genotipicos preditos e as médias observadas, dependendo do
grau de desbalanceamento, variaram de 0,48 a 0,99 para a similaridade no estado
e de 0,40 a 0,99 utilizando informacGes de parentesco. Os resultados obtidos
para a CEC variaram de 0,26 a 0,98 para a similaridade no estado e de 0,001 a
0,990 utilizando as informacdes de parentesco. A similaridade no estado
apresentou desempenho superior quanto aos valores de correlagéo e eficiéncia de
selecdo dos melhores hibridos em comparacdo ao parentesco. Isso demonstra
que a similaridade no estado foi mais eficiente para o ranqueamento dos
hibridos, demonstrando apresentar aplicacdo mais pratica ao melhorista. O
parentesco apresentou menores valores para a soma do erro de predicdo (PRES),
demonstrando que as predi¢des obtidas apresentaram-se mais proximas do valor
observado, ou seja, foram mais acuradas que aquelas obtidas pela similaridade
no estado. A diferenca no ranqueamento dos hibridos pode ser causada pelos
baixos valores de parentesco detectados entre 0s genitores, o que permite inferir
que, provavelmente, estes sejam provenientes de diferentes populacfes. Nesse
sentido, embora apresente um viés devido a superestimacdo do parentesco, a
similaridade no estado pode ser utilizada quando forem detectados baixos
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valores de parentesco entre 0 conjunto de genitores cujo desempenho em
combinac@es hibridas deseja-se predizer.

Palavras-chave: BLUP; parentesco por marcadores moleculares; similaridade no
estado.
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2 ABSTRACT

This study was conducted with the purpose of evaluating the efficiency
of both the best linear unbiased predictor (BLUP) and the influence of the use
of similarity in the status and relationship in the prediction of untested corn
hybrids. Nine lines coming from the corn breeding program of Geneseeds
Recursos Genéticos Ltda enterprise were utilized. These lines were genotyped
with 48 microsatellite markers (SSR) associated with QTL’s for kernel yield.
Those lines were intercrossed in a complete diallel scheme with the goal of
obtaining the single hybrids for correlation studies. The similarity results in the
status and relationship were utilized for the construction of the matrices of
additive and dominance genetic relationship which, afterward, were employed
in BLUP for prediction of the genotypic values and specific combining capacity
(SCC) of the non-evaluated hybrids. For the obtaining of the estimates of the
predicted values for the kernel yield and SCC were simulated five unbalancing
degrees (3, 6, 9, 12 and 15 removed hybrids). The correlation values among
the predicted genotypic values and the observed means, depending upon
the unbalancing degree, ranged from 0.48 to 0.99 for the similarity in the status
and from 0.40 to 0.99 utilizing relationship information. The results found
for SCC ranged from 0.26 to 0.98 for the similarity in the status and
from 0.001 to 0.990 by utilizing the relationship information. The similarity in
the status presented a higher performance as regards the values of correlation
and efficiency of selection of the best hybrids as compared with relationship.
That demonstrates that the similarity in the status was more efficient for the
ranking of the hybrids, demonstrating to present more practical application to the
breeder. Relationship presented lower values for the prediction error sum
(PRES), demonstrating that the prediction obtained proved closer to the
observed value, that is, they were more accurate than those obtained by the
similarity in the status. The difference in the ranking of the hybrids may be
caused by the low values of relationship detected between the parents, which
allows to infer that, likely, these are coming from different populations. In this
sense, although, it presents a bias due to the overestimation of the relationship,
the similarity in the status can be utilized when low values of relationship were
detected between the set of parents the performance of which in hybrid
combinations is wanted to predict.

Key words: BLUP; relationship by molecular markers; similarity in the status.
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3 INTRODUCAO

Em programas de melhoramento de milho a selecdo e a avaliagdo dos
melhores geno6tipos é extremamente importante para obtencédo de hibridos cada
vez mais produtivos e adaptados as mais diferentes condic¢des de cultivo.

Algumas ferramentas podem auxiliar os melhoristas no intuito de
direcionar os cruzamentos visando a obtencdo das melhores combinacgdes
hibridas. Por isso, muitas pesquisas tém concentrado esforgcos em estimar o
desempenho dos hibridos através da determinacdo dos grupos heteréticos das
linhagens para direcionar os cruzamentos baseando-se nas distancias genéticas
(Reif et al., 2003b; Amorim, 2005; Guimaraes, 2007). Pela teoria da genética
quantitativa, os pares que sdo mais divergentes poderiam maximizar a heterose e
revelar as melhores combinacgdes hibridas (Melchinger, 1999).

Nesse contexto, 0 uso de marcadores moleculares na determinacdo de
grupos heterdticos e na predicdo do desempenho de hibridos de milho tem sido
proposto por varios autores (Reif et al., 2003a; Amorim, 2005). Contudo, até o
momento, 0s resultados sdo ainda inconsistentes (Dias et al., 2004; Guimaraes,
2007).

Dessa forma, uma alternativa para o uso de informagdes obtidas por
marcadores moleculares seria a utilizacdo dessas informacbes através da
metodologia de modelos lineares mistos para a predicdo de cruzamentos nao
realizados (Bernardo, 1994; Charcosset et al., 1998). Para isso, torna-se
necessario o conhecimento da genealogia ou do parentesco entre os individuos
avaliados e individuos cujo desempenho deseja-se predizer (Bernardo, 1994).
Porém, nem sempre o melhorista disp8e de tal informac&o, o que poderia limitar
a utilizacdo dessa técnica.

Com intuito de contornar essa limitagdo, alguns autores sugerem a

utilizacdo da informacdo de marcadores moleculares (similaridade alélica no
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estado) como opcao quando ndo se dispde de dados de genealogias (Bernardo,
1994, 1995; André, 1999; Balestre et al., 2008). Segundo Nejati-Javeremi et al.
(1997), o emprego da similaridade no estado possui a vantagem de utilizar toda a
semelhanca alélica existente entre os individuos avaliados.

No entanto, Bernardo (1993) prop6e o uso de um coeficiente de
coancestria, que utiliza informacdo da similaridade genética, no intuito de
corrigir possiveis vieses da similaridade no estado. Entretanto, essa metodologia
somente é valida para dialelos parciais nos quais ndo ocorrem cruzamentos
endogamicos, ou seja, quando se possui informacdo prévia a respeito de grupos
heteroticos.

Como alternativa a essa restricéo, alguns autores (Queller & Goodnight,
1989; Ritland, 1996; Lynch & Ritland, 1999; Wang, 2002) tém sugerido
procedimentos para estimacdo conjunta do parentesco por meio de marcadores
moleculares, que podem ser utilizados em dialelos completos e parciais. Esses
estimadores, mesmo utilizando dados moleculares, consideram a probabilidade
condicional de que dois individuos possuam alelos herdados de genitores em
comum, de modo que, somente individuos que atendam a essa premissa
participam da predicdo de hibridos ndo avaliados. Dessa forma, aqueles
individuos que possuem parentesco igual a zero ndo contribuirdo na predigdo,
concorrendo para resultados mais coerentes.

Portanto, o objetivo desse estudo foi avaliar a eficiéncia do melhor
preditor linear ndo viesado (BLUP) com a utilizacdo de informacdes de
similaridade no estado e parentesco entre genitores visando a obtencdo de

estimativas de predi¢do de hibridos de milho néo testados.
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4 MATERIAIS E METODOS

4.1 Descrigdo dos materiais

Foram utilizadas nove linhagens (Tabela 1A) provenientes do programa
de melhoramento de milho da empresa Geneseeds Recursos Genéticos Ltda.

Para a realizacdo das andlises com marcadores microssatélites (SSR),
uma amostra de aproximadamente vinte sementes de cada linhagem foi semeada
em canteiro em casa de vegetacdo. Apds a emergéncia das plantulas, quando
estas apresentavam o segundo par de folhas, procedeu-se a coleta de tecido foliar
para extragdo do DNA.

A extracdo do DNA, o preparo das reacbes e as estimativas da
similaridade genética seguiram os mesmos procedimentos descritos por Balestre
et al. (2008).

Posteriormente, todas as progénies foram genotipadas utilizando 48
marcadores de microssatélites (Tabela 2A), sendo todas essas marcas ligadas a
QTL’s para componentes de produtividade de gréos.

Todo o trabalho para a obtencdo das informacbes de marcadores
microssatélites foi desenvolvido no Laboratério de Biologia Molecular do
Departamento de Biologia (LBM/DBI) da Universidade Federal de Lavras. Com
as informacBes dos marcadores microssatélites, foi construida a matriz de
valores binarios (“0” e “1”) para comparacdo dos diferentes coeficientes de
similaridade (Tabela 3A). Os valores binarios foram convertidos em freqliéncias
alélicas com a utilizacdo do Programa NTSYS-PC 2.1 (Rohlf, 2000).

Os coeficientes de parentesco apresentados na Tabela 4A foram

determinados com aporte do Programa Mark (Ritland, 2006).
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4.2 Delineamento experimental e correcdo das médias via modelos lineares
mistos

As nove linhagens foram intercruzadas em esquema de dialelo completo
para obtencdo dos respectivos hibridos simples, excluindo-se 0s reciprocos.
Devido a pequena quantidade de sementes, dos 36 hibridos simples possiveis no
dialelo, foram obtidos 29 hibridos.

Esses hibridos, juntamente com os hibridos utilizados como testemunhas
(P30F35, DKB 390 e DOW 2B587), foram avaliados em dois locais no
municipio de Lavras/MG (Campus da Universidade Federal de Lavras e Fazenda
Vitorinha) na safra 2008/2009. O delineamento experimental utilizado foi alfa-
latice 8 x 4, com trés repeticdes. Cada parcela foi constituida de 2 linhas de 4,0
metros de comprimento, com espagamento entre linhas de 0,80 metros. O plantio
foi realizado em meados de novembro de 2008 e a colheita em meados de abril
de 2009.

Utilizou-se 450 Kg.ha™ da formulagdo 08-28-16 (N, P,Os e K,0) na
semeadura e 300 Kg.ha‘l da formulacdo 30-00-20 (N, P,Os e K,O) em cobertura.
Os demais tratos culturais foram aqueles comumente recomendados para a
cultura do milho na regiéo.

As médias ajustadas dos hibridos para cada local foram corrigidas
levando-se em consideracdo a recuperacdo da informacdo interblocos pela

analise de modelos lineares mistos.

4.2.1 Analise dialélica via modelos lineares mistos

A partir das médias fenotipicas ajustadas dos hibridos em cada local
realizou-se a analise dialélica conjunta utilizando o método IV, proposto por
Griffing (1956). As andlises foram realizadas utilizando o Software SAS®
System, Médulo IML (Statistical Analysis Software Institute-SAS Institute,

2000). As estimativas dos efeitos fixos e BLUP’s para capacidade geral de
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combinacdo (CGC) e a capacidade especifica de combinagdo (CEC) foram
obtidas de maneira semelhante a apresentada por Bernardo (1995), proposta para
dialelos parciais. Entretanto, nesse trabalho utilizou-se o modelo de dialelo
completo, considerando todos os gendtipos dentro de um mesmo grupo.

O modelo linear considerado foi o seguinte:
y=Xp+72,0+Z,5+¢

em que y é o vetor das médias ajustadas das combinagdes hibridas; # é o vetor
dos efeitos fixos (média geral e locais); g € o vetor de efeitos da capacidade
geral de combinacdo das linhagens; s é o vetor da capacidade especifica de
combinacdo dos hibridos; e é o vetor dos erros e X, Z; e Z, sdo as matrizes de
incidéncia dos efeitos 5, g e s, respectivamente.

A solucdo conjunta para os efeitos fixos e aleatérios foi obtida pelo

seguinte sistema de equacdes, conforme Henderson (1984):

Bl [X'X X'Z, X'Z, Ixy
(:;\] =[Z,'X 2121+A17171 Z,'Z, Z'y
A Z,'X Z,'Z, Z,'Z,+A "y, | LZ2Y
S
oe’ o’
com y = 2e €7, =— ° . emque: A, é a matriz de similaridade genética
O cae O " CEC

aditiva entre as linhagens; A, é a matriz de dominancia entre as linhagens.

Os componentes de variancia foram estimados utilizando o método de
maxima verossimilhanca restrita com uso do algoritmo EM (Expectation -
Maximization).

As matrizes de similaridade genética aditiva foram construidas de
acordo com os coeficientes de similaridade no estado (Tabela 3A) e parentesco
(Tabela 4A).
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As matrizes de dominancia (A;) foram construidas como sugerido por
Henderson (1984) e Vleck (1993).

4.3 Predigéo de hibridos ndo Avaliados

As predicbes dos valores genotipicos e da CEC dos cruzamentos néo
avaliados foram realizadas com base em perdas simuladas ou validag&o cruzada.
Assim, de um total de 29 hibridos avaliados, simularam-se cinco situacdes
considerando desbalanceamentos aleatérios de 3, 6, 9, 12 e 15 hibridos. Para
cada situacdo, o processo foi repetido 2000 vezes. O modelo utilizado foi

semelhante ao apresentado por Bernardo (1994).

Considerando que Yy, é o vetor das médias dos hibridos avaliados

corrigidos para os efeitos fixos ( ), tem-se:

Y,=(Z'2)"Z'(y-X p)
em que: Z é a matriz de incidéncia dos efeitos dos hibridos avaliados.
As produtividades dos hibridos ndo avaliados foram preditas por meio
da seguinte expresséo:

Ya=CV7y,

em que Y, € o vetor do desempenho dos hibridos com perda simulada; C é a

matriz de covariancia genética entre os cruzamentos com perda simulada e
cruzamentos avaliados; V é a matriz de varidncias e covariancias fenotipicas
entre os cruzamentos avaliados.

De maneira semelhante, os valores da CEC dos cruzamentos com perda

simulada foram preditos por meio da seguinte expressao:

d,=CV~s,
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em que d , é o vetor da CEC dos cruzamentos com perda simulada; C é a matriz

de covariancia genética entre os cruzamentos com perda simulada e cruzamentos

avaliados; V é a matriz de variancias e covariancias fenotipicas entre os

cruzamentos avaliados; S o ¢é o vetor da CEC dos hibridos avaliados.

4.3.1 Comparacédo das predicdes obtidas pelos coeficientes de similaridade
no estado e parentesco

Para a predicdo dos hibridos com perda simulada, utilizaram-se
informacdes de similaridade no estado e parentesco. Para a comparacdo das
predicbes, a partir da similaridade genética determinada pelos diferentes
coeficientes, utilizou-se a correlacdo de Pearson entre os valores observados de
CEC e as médias fenotipicas com os valores preditos dos hibridos néo testados.

Utilizou-se também a soma do erro de predicdo (PRES) (Allen, 1974),

através da seguinte expressao:

PRES,= |2y, ~¥,)’

em que Yy; € o valor observado (efeito da CEC ou de cruzamento) do i-ésimo

hibrido ndo testado; n & o nimero de parametros a serem preditos e y, € a i-

ésima predicdo de y;. Essa expressdo mede a soma do erro de predicdo em
relacdo ao seu valor observado.
A eficiéncia do BLUP na predicdo dos valores da CEC e dos valores
genotipicos foi avaliada por meio da magnitude dos valores de correlacdes.
Também foi aplicada a eficiéncia de selecdo de Hamblim &
Zimmermann (1986), comparando os nove maiores valores preditos de CEC e
valores genotipicos, com o0s nove maiores valores de CEC e produtividade

observados. Foram consideradas as médias de todos os valores genotipicos dos
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hibridos ndo testados, em todas as combinacBes e condi¢des de

desbalanceamento apresentadas.
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5 RESULTADOS

O conjunto de gendtipos avaliados apresentou valores médios de
similaridade no estado de 0,251, 0,153, 0,646 e 0,636, para os coeficientes de
Sorensen-Dice (SD), Jaccard (J), Distancia Modificada de Rogers (DMR) e
Simple Matching (SM), respectivamente (Tabelas 3A, 4A, 5A e 6A). Quanto ao
valor médio de parentesco, observou-se valores de 0,005, 0,006, 0,186 e 0,001,
correspondentes ao parentesco de Lynch-Ritland (LR), Queller-Goodnight (QG),
Ritland (R) e Wang (W), respectivamente (Tabelas 7A, 8A, 9A e 10A). E
importante ressaltar que os valores médios de parentesco, quando comparados a
similaridade no estado, podem ser considerados superestimados, visto que 0s
valores negativos obtidos por esses coeficientes foram considerados iguais a
zero.

Na Tabela 9A encontram-se os valores médios de correlacdo entre as
médias preditas e observadas obtidos em 2000 simulagdes, em diferentes niveis
de deshalanceamento (3, 6, 9, 12 e 15 hibridos retirados), para os coeficientes de
similaridade no estado SD, J, DMR e SM. Observa-se que as correlacdes foram
de moderada magnitude, quando consideramos os valores da média de
distribuicdo, variando de 0,439 a 0,494, 0,449 a 0,505, 0,442 a 0,503 e 0,434 a
0,472. Quando se considera a mediana da distribuicdo, os valores de correlagdo
também demonstraram moderada magnitude, variando de 0,468 a 0,694, 0,468 a
0,728, 0,466 a 0,722 ¢ 0,463 a 0,667, dependendo do nivel de desbalanceamento,
para os referidos coeficientes. Além disso, observou-se que o desvio padrdo das
correlagbes diminui a medida que o nimero de hibridos preditores também
diminui, ou seja, o desvio padrdo das correlagdes foi menor quando o nivel de
desbalanceamento foi maior.

Entretanto, vale ressaltar que quando ocorre alta assimetria da

distribuicdo de probabilidade (Figuras 1 e 2), a média e a mediana podem néo
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refletir uma boa medida de posicdo visto que os valores mais verossimeis ndo
estdo préximos a esses estimadores, ou seja, a média e a mediana ndo refletem
os valores de maxima probabilidade ou verossimilhanca. Segundo Dalenius
(1965), a moda se aplica em algumas situaces, dentre elas, como medida de
posicdo em distribuicbes assimétricas, de modo que expressa o valor mais
provavel de uma distribuicdo de probabilidade, principalmente no caso de
previsdo de valores futuros. Da mesma forma, Bickel (2002, 2003) afirma que a
moda é uma medida de posi¢cdo mais robusta que a média e a mediana em casos
de distribuicdes de probabilidade assimétricas.

Assim, obtiveram-se as densidades das amostras e, dessa forma,
determinou-se a moda da distribuicdo dos valores de correlacdo. Levando-se em
consideracdo a moda da distribuicdo, os valores de correlagbes mais provaveis
variaram de 0,480 a 0,990, 0,500 a 0,990, 0,520 a 0,990 e 0,500 a 0,990
dependendo dos niveis de desbalanceamento, para os coeficientes de SD, J,
DMR e SM, respectivamente.

Isso permite inferir que, com desbalanceamento de 10%, ou seja, trés
hibridos retirados, é possivel predizer o desempenho desses hibridos com alta
acuracia. Com niveis de desbalanceamento de 20% ou acima desse valor, ou
seja, 6, 9, 12 e 15 hibridos retirados, os valores de correlacdes demonstram
moderada magnitude.

Na Tabela 10A, encontram-se os valores de correlagBes entre as médias
preditas e observadas obtidos em 2000 simulagdes, considerando 0s mesmos
niveis de desbalanceamento (3, 6, 9, 12 e 15 hibridos retirados), referentes a
produtividade de gréos, utilizando os coeficientes de parentesco (LR, QG, R e
W). Nesse caso, assim como na similaridade no estado, a utiliza¢do dos valores
de correlagdo referentes a moda foram preteridos, pelo mesmo fato descrito
anteriormente. Desse modo, obtiveram-se correlagdes entre os valores preditos e

observados de moderada a elevada magnitude, variando de 0,410 a 0,990 (LR),
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0,400 a 0,980 (QG), 0,450 a 0,990 (R) e 0,410 a 0,980 (W), de acordo com o0s
diferentes niveis de desbalanceamento. O desvio padrdo foi maior quando o
nivel de desbalanceamento foi menor.

E importante ressaltar que quando se analisa a produtividade de gréos, é
possivel inferir que os valores de correlacdo entre as médias preditas e as médias
observadas demonstraram ligeira superioridade da similaridade no estado em
relacdo a similaridade por descendéncia. Essa situacdo fica mais pronunciada
quando se analisam as correlagBes com niveis de deshbalanceamento de 6, 9, 12 e
15 hibridos retirados.

Na Tabela 11A, encontram-se os valores de correlacdo entre a CEC dos
hibridos nédo testados e os seus valores observados. De modo semelhante ao que
ocorreu para produtividade de grdos, observa-se que a medida que o
desbalanceamento aumenta, os valores de correlagdes tendem a diminuir para
todos os coeficientes analisados. Da mesma forma, observa-se que a
similaridade no estado apresentou valores de correlagdes com magnitude
superior aos valores de correlagcdes correspondentes ao parentesco de LR, QG, R
e W (Tabela 12A). A magnitude desse fato foi maior quando foram analisados
os niveis de desbalanceamento a partir de 6 hibridos retirados.

Uma provavel explicagdo para essas observacdes pode estar associada
aos baixos valores de parentesco encontrados entre as linhagens genitoras, o que
dificulta a predicdo quando os niveis de desbalanceamento sdo maiores (Tabelas
7A e 8A). Por exemplo, considerando o coeficiente de parentesco de LR, este
determinou parentesco entre L31 e L37 (0,147), L43 e L57 (0,002), L12 e L84
(0,033). Situacdo semelhante foi observada para os coeficientes de QG e,
principalmente, para o parentesco de W. Para esse Gltimo estimador, detectou-se
parentesco somente entre L31 e L37, cujo cruzamento ndo foi possivel de se

obter no campo.
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Entretanto, € possivel inferir que, mesmo com baixos valores de
parentesco detectados, os coeficientes de parentesco permitiram predizer com
moderada acuracia o desempenho dos hibridos ndo testados (Tabela 10A). Pode-
se inferir que esses coeficientes demonstraram boa coeréncia entre o parentesco
dos gendtipos, visto que, dentre os hibridos que apresentaram algum parentesco
entre as linhagens, estes ndo apresentaram bom desempenho quanto a
produtividade de grdos em relagdo aos hibridos cujas linhagens néo
apresentaram qualquer parentesco. Como exemplo, temos os hibridos L12XL84,
L12XL43, L43XL57 e L12XL30 cujos desempenhos foram abaixo da média
geral (Tabela 13A).

Ainda considerando o parentesco, para os valores correspondentes a
CEC (Tabela 12A), o desempenho foi inferior se comparado a similaridade no
estado, principalmente quando o nivel de desbalanceamento aumentou. Mesmo
assim, o maior valor de CEC observado (L32XL43) encontra-se entre as nove
maiores CEC’s preditas para os coeficientes de QG e R (Tabela 20A). Da
mesma forma, o segundo maior valor de CEC observado (L63XL84) encontra-se
presente entre as nove maiores CEC’s preditas para o coeficiente de LR. Ainda
considerando os valores preditos para a CEC, vale ressaltar que o coeficiente de
parentesco proposto por Wang (2002) ndo conseguiu predizer as CEC’s (dados
ndo apresentados). Uma explicagdo para esse fato pode estar relacionada aos
baixos valores de parentesco detectados por esse estimador (Tabela 8A).

Na Tabela 13A encontram-se os valores médios referentes as
produtividades de grdos dos vinte e nove hibridos simples obtidos do
cruzamento entre as nove linhagens. Conforme citado no tdpico Material e
Métodos, dos trinta e seis hibridos possiveis de se obter no dialelo, vinte e nove
foram obtidos e avaliados. Nesse caso, observa-se que a média fenotipica foi de
8,780 ton.ha; sendo gue o cruzamento com melhor desempenho foi L32XL43

com produtividade de 11,547 ton.ha™.
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Os nove maiores valores médios de predigdo dos hibridos ndo testados
obtidos para cada coeficiente, considerando todos o0s niveis de
desbalanceamento, estdo apresentados nas Tabelas 14A, 15A, 16A e 17A. Pode-
se observar que os valores fenotipicos correspondentes a esses nove maiores
valores preditos, em sua grande maioria, foram de alta magnitude, com
vantagem em relacdo a média geral de 0,878 ton.ha™ para os coeficientes de
similaridade no estado e em média 0,628 ton.ha® para os coeficientes de
parentesco. A eficiéncia de selecdo demonstrada pelo coeficiente de Hamblim &
Zimmermann (1986), levando-se em consideracdo 0s nove maiores valores
fenotipicos observados, foi de 65% para os coeficientes de similaridade no
estado, de 53% para o coeficiente de parentesco R e de 42% para os demais
coeficientes de parentesco (LR, QG e W).

Outra constatacdo importante é que o hibrido com maior média ajustada
(L32XL43) estad presente entre as nove maiores médias preditas para todos os
coeficientes de parentesco estudados (Tabelas 16A e 17A); fato esse também
identificado quando se analisa os coeficientes de similaridade no estado (Tabelas
14A e 15A).

Isso demonstra a eficiéncia do melhor preditor linear ndo viesado
(BLUP) em predizer o desempenho de hibridos de milho néo testados, através da
utilizacdo de informacdo de similaridade no estado e parentesco. Mesmo com
deteccdo de pouco parentesco entre as linhagens, é possivel predizer o
desempenho de hibridos ndo testados com relativa eficiéncia de predicao.

Quanto aos valores referentes a soma do erro de predicdo (PRES) para
produtividade de gréos, pode-se inferir que os coeficientes de parentesco
apresentaram uma ligeira superioridade (Tabelas 16A e 17A) perante o0s
coeficientes de similaridade no estado (Tabelas 14A e 15A). Este fato fica mais

evidente quando analisamos os valores referentes a soma do erro de predicéo das
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CEC’s (Tabelas 18A, 19A e 20A), demonstrando que 0 parentesco proporcionou

estimativas de predi¢gdes mais acuradas dos valores observados (Tabela 21A).
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6 DISCUSSOES

A utilizacdo do melhor preditor linear ndo viesado (BLUP) na predigédo
de hibridos ndo avaliados tem sido recomendada por muitos autores (Bernardo,
1994, 1995, 1996a,b; Charcosset et al., 1998). Nesse contexto, 0 uso de
informacdo de marcadores moleculares surge como alternativa, quando nédo se
dispde de genealogias sobre os genitores, contribuindo para que se obtenha
estimativas de predigdes mais acuradas dos valores genotipicos de hibridos ndo
testados.

Nesse estudo, os resultados observados utilizando informacdes de
similaridade no estado e parentesco, permitiram obter estimativas de correlacdo
de moderada magnitude para produtividade de gréos e capacidade especifica de
combinacdo (CEC) de hibridos nédo testados de milho. Isso permite inferir que o
melhor preditor linear ndo viesado (BLUP) apresentou moderada capacidade
preditiva do desempenho de hibridos ndo testados, corroborando com o0s
resultados obtidos por Bernardo (1996a,b) que encontrou correlagdes em estudos
de predicdo de hibridos ndo testados de milho, para o carater rendimento de
grdos, variando de 0,43 a 0,76.

Através da analise dos resultados obtidos, é possivel inferir que a
similaridade no estado apresentou desempenho superior ao parentesco, no que
diz respeito aos valores de predicdo encontrados por meio da utilizacdo de
simulages. Isso fica evidente quando analisamos os valores de correlagdo entre
os valores genotipicos preditos e os valores observados para os caracteres
produtividade de graos e capacidade especifica de combinagéo (CEC).

Por disso, observa-se que o coeficiente proposto por Jaccard apresentou
maior estabilidade dos valores de correlacdo, considerando os diferentes niveis
de desbalanceamento. Esse coeficiente ndo considera a auséncia comum de

bandas (Tabela 3A) na construcdo da matriz de dados binarios, colaborando para

45



valores de similaridade no estado menos viesados em comparacdo com
coeficientes que consideram essa informagdo, como por exemplo, o coeficiente
de Simple Matching (Tabela 3A). Segundo alguns autores (Meyer, 2002;
lemma, 2003), em estudos com marcadores dominantes e codominantes, néo é
correto 0 emprego de coeficientes que consideram a auséncia comum de bandas.
Esses autores argumentam que essa auséncia comum ndo significa
necessariamente que as regifes do DNA séo idénticas, o que poderia levar a
estimativas mais viesadas de similaridade entre genitores.

Partindo dessa condicdo, analisando-se o0s coeficientes que néo
apresentam ocorréncia comum de bandas, observamos que o coeficiente de
Sorensen-Dice pode superestimar a similaridade no estado, porque da um peso
maior a ocorréncia comum de bandas entre os genitores (Tabela 3A) em
detrimento do coeficiente de Jaccard. Portanto, em estudos de filogenia o uso do
coeficiente de Sorensen-Dice tem apresentado bons resultados. Em situacdes
onde o intuito é a predicdo de hibridos ndo testados, o uso desse coeficiente, por
proporcionar peso maior a similaridade no estado, pode levar & obtencdo de
estimativas de predi¢cdo com menor precisao.

Os baixos valores de parentesco detectados entre os genitores talvez
tenham sido uma das principais razées do desempenho inferior da similaridade
por descendéncia em relagdo a similaridade no estado. 1sso porque as matrizes
de parentesco correspondem as matrizes A's usadas como matrizes dos
coeficientes de variancias e covariancias associadas aos efeitos da CGC. Em tal
condicdo, pouca informacdo é recuperada entre os niveis dos efeitos aditivos do
modelo e, por esse motivo, parte da informacdo recuperada pela metodologia
talvez seja consequiéncia da participacdo do coeficiente de dominancia associada
aos efeitos da CEC.

Esse baixo parentesco pode ser devido a ocorréncia de possiveis vieses

na obtencdo dessas estimativas. Ritland (1996) enfatiza que o uso dos
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coeficientes pode levar a estimativas negativas de parentesco, refletindo em
grande erro estatistico com pequeno tamanho da amostra da populacdo em
estudo, introduzindo viés nas estimativas e distorcendo as associacfes entre
varidveis. 1sso pode ocorrer pelo fato desses coeficientes terem sido
desenvolvidos para estudos de populagdes naturais, onde o tamanho da amostra
pode interferir nos resultados das estimativas de parentesco.

Outra provavel explicacdo para os baixos valores detectados de
parentesco pode ser o fato das linhagens genitoras dos hibridos presentes nesse
estudo serem, em sua grande maioria, oriundas de diferentes backgrounds, ou
seja, advindas de diferentes populacdes. Quando analisamos a genealogia das
linhagens (Tabela 1A), esse fato fica bem evidente. E possivel observar que as
linhagens L31 e L37 sdo oriundas da mesma populacdo, demonstrando a
coeréncia do parentesco detectado por meio dos estimadores de parentesco
Queller & Goodnight (1989) e Lynch & Ritland (1999). Por isso, como 0s
coeficientes de parentesco consideram a probabilidade condicional de que dois
individuos possuam alelos herdados de genitores em comum, somente
individuos que atendam a essa premissa participam da predicdo de hibridos ndo
testados.

Ainda com relacéo a auséncia de parentesco, Bernardo (1996b) verificou
que a predicio BLUP é robusta quando sdo desconhecidos até 25% de
parentesco, ou quando existem vieses nas estimativas. No caso desse trabalho, a
porcentagem de cruzamentos avaliados que apresentam coeficiente de
parentesco igual a zero é bem maior que os valores descritos por esse autor.

Da mesma forma, vale ressaltar que nesse trabalho a participacdo da
CGC e CEC para a predicdo dos valores genotipicos dos hibridos ndo testados
foi significativa, considerando todos os coeficientes de similaridade no estado e
similaridade por descendéncia (Tabelas 5A a 8A). Como esses valores de CGC e
CEC influenciam na predi¢do dos hibridos ndo testados por meio do uso do
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melhor preditor linear ndo viesado (BLUP), mesmo com baixos valores de
parentesco detectados, foi possivel predizer os valores genotipicos dos hibridos
ndo avaliados com moderada magnitude.

E importante salientar que, embora a similaridade no estado tenha
apresentado valores superiores de correlagdo e de eficiéncia de selecdo, esta
apresentou valores inferiores para a PRES, ou seja, as predigdes utilizando a
similaridade por descendéncia ficaram mais proximas do valor observado,
levando a predi¢fes mais estaveis ou mais precisas dos valores genotipicos dos
hibridos ndo testados. Ja a similaridade no estado proporcionou um melhor
ranqueamento dos hibridos, que pode ser confirmado através dos valores de
eficiéncia de selecdo. Pode-se, entdo, inferir que a similaridade no estado tem
aplicacdo mais pratica ao melhorista, visto que, 0 que se busca na grande
maioria dos casos ¢ a identificacdo e ranqueamento dos melhores hibridos.

Essa diferenca no ranqueamento pode ser causada pelos baixos valores
de parentesco identificados pela similaridade por descendéncia devido aos
diferentes backgrounds dos genitores envolvidos nesse estudo. No entanto, isso
demonstra 0 quanto o método que utiliza informacbes da similaridade por
descendéncia é robusto. Desse modo, deve ser utilizado em situagdes onde se
obtém maior quantidade de medidas de parentesco entre 0s genitores, 0 que
concorreria para valores mais precisos de hibridos ndo testados.

Portanto, conclui-se nesse trabalho que a similaridade no estado, embora
apresente um viés devido a superestimacdo do parentesco, pode ser utilizada em
situacbes onde a similaridade por descendéncia apresente baixos valores de
parentesco entre 0 conjunto de genitores avaliados. Além disso, torna-se uma
ferramenta de grande utilidade dentro dos programas de melhoramento de milho,
de modo que, por meio da utilizacio dessas informacdes, podemos predizer o
desempenho de hibridos antes destes serem efetivamente avaliados. Isso permite

ao melhorista reduzir o nimero de hibridos a serem avaliados e propicia a
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avaliagdo desses hibridos em mais ambientes e condigdes de cultivo, levando a

selecdo de hibridos com maior adaptabilidade e potencial produtivo.
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TABELA 1A Caracterizacdo das nove linhagens de milho disponiveis nesse
estudo. Genesseds Recursos Genéticos Ltda. Lavras, MG, 2010.

Populagéo

Textura

Linhagem Oridi Background Maturidade ~ Cor gréos
riginal graos
L30 POP GNS 10  Cateto/(Tuxpeno/Caribean) T F+ Al
L31 POP GNS 10  Cateto/(Tuxpeno/Caribean) M F+ Al
L32 POP GNS 30 Eto/Cateto T F+ A2
L37 POP GNS 10  Cateto/(Tuxpeno/Caribean) M F- A3
L63 POP GNS 20 Tuxpeno P F+ Al
Nicarilho/Autopionn
L12 POP GNS 50 Tuxpeno T D- A3
L43 POP GNS 70 Tuxpeno T MD A2
L57 POP USA 80 B73/Tuxpeno P D- A3
L84 POP GNS 60 Tuxpeno/Autoembrapa P MD A2

Maturidade: P (precoce), M (médio) e T (tardio).
Textura de gréos: D- (denatdo), MD (meio dente), F+ (muito duro) e F- (duro).
Cor de grédos: Al (vermelho), A2 (laranja) e A3 (amarelo).

TABELA 2A Descricdo dos primers utilizados para analises de marcadores
microssateélites.

Primers Primers Primers Primers Primers Primers
UMC 1025 UMC 1550 UMC 1762 BNLG 1017 BNLG 1360 BNLG 1805
UMC 1040 UMC 1576 UMC 1792 BNLG 1055 BNLG 1521 BNLG 1810
UMC 1042 UMC 1614 UMC 1812 BNLG 1057 BNLG 1526 BNLG 1863
UMC 1066 UMC 1630 UMC 1827 BNLG 1082 BNLG 1583  BNLG 1890
UMC 1112 UMC 1653  BNLG 0197 BNLG 1108 BNLG 1600 BNLG 2057
UMC 1426 UMC 1659 BNLG 0238 BNLG 1194 BNLG 1662 BNLG 2235
UMC 1528 UMC 1737 BNLG 0252 BNLG 1208 BNLG 1700 BNLG 2248
UMC 1532 UMC 1738  BNLG 0657 BNLG 1272 BNLG 1721 BNLG 2305
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TABELA 3A Coeficientes de similaridade no estado utilizados para andlises de
dados genéticos obtidos com marcadores microssatélites.
Coeficientes Expressdo

2a

2a+b+c
a

a+b+c
a+d

a+b+c+d

Sorense-Dice (SD) @)

Jaccard (J)

Simple Matching (SM)

Z (X — Xy )?

o . - 1
Distancia Modificada de Rogers (DMR) @ dij = 2—
N loci k

Ma=1e1;b=1e0;c=0e1;d=0e0;
@ n = numero de locos; X« € X = fregiiéncia do k-ésimo alelo das linhagens i e j;

TABELA 4A Coeficientes de parentesco utilizados para analises de dados
genéticos obtidos com marcadores microssatélites.

Coeficientes Expressdo
Lynch-Ritland (LR) 'A, _ Pa(SectSpa) +Pp(SactSag) —4PaPy
e (L+S )(PatPy) +2P,P,
Queller-Goodnight (QG) A _ O’S(Sac + Sad + Sbc + de)_ P, — Py
v 1484 —Pa— Py
Ritland (R) A Z(Slxy _‘]0)
=T
Wang (W) b @+ Sy)(Pa+ Py) — 4P Py
v 2p,p,

A

I 4y € o estimador do parentesco genético aditivo entre o individuo X (tomado como referéncia) com alelos a e b e o

individuo Y com alelos ¢ e d no loco k;

S o igual a 1 se a e b forem idénticos e igual a 0, caso contrario; S ,: igual a 1 se a e ¢ forem idénticos e igual a 0, caso
contrario; S .4: igual a 1 se a e d forem idénticos e igual a 0, caso contrario; S .. igual a 1 se b e ¢ forem idénticos e igual a 0,
caso contrario; S pq: igual a 1 se b e d forem idénticos e igual a 0, caso contrario; p, e py sd0 as freqtiéncias alélicas dos alelos a
e b ao longo das linhagens para um dado loco k;

S’y = 1,0 (x=ii; y=ii) ou (x=ij; y=ij); $’x= 0,75 (x=ii; y=ij); $’4= 0,5 (x=ij; y=ik) e §’= 0,0 (x=ij; y=Kl);

n
2
J 0 é a homozigosidade esperada, obtida por J 0= Z pi , sendo n 0 nimero de locos.
i=1
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TABELA 5A Estimativas de similaridade no estado entre nove linhagens de milho
obtidas por meio do coeficiente de similaridade de Sorensen-Dice
(acima da diagonal) e de Jaccard (abaixo da diagonal).
L30 L31 L32 L37 L63 L12 L43 L57 L84
L30 1,000 0250 07267 0143 0500 0,375 0,250 0,333 0,286
L31 0143 1,000 07211 0667 0143 0,100 0300 0250 0,111
L32 0154 0118 1,000 0118 0462 0105 0,105 0267 0,118
L37 0077 0500 0063 1000 0167 0222 0333 028 0,125
L63 0,333 0077 0300 0091 1,000 0000 0,125 0,000 0,000
L12 0231 0053 0056 0125 0,000 1,000 0500 0,300 0,444
L43 0,143 0176 0056 0200 0,067 0,333 1,000 0,300 0,444
L57 0200 0,143 0154 0167 0,000 0,176 0,176 1,000 0,429
L84 0167 0059 0063 0067 0000 0,286 0,286 0,273 1,000

Sorensen-Dice Jaccard
O e 0,390 Ooge 0,361
Ol 0,669 Ol 0,617
o ez 0,743 o e2 0,742
h? 0,637 h? 0,618

TABELA 6A Estimativas de similaridade no estado entre nove linhagens de

milho obtidas por meio da Distdncia Modificada de Rogers

(acima da diagonal) e coeficiente de similaridade de Simple

Matching (abaixo da diagonal).

L30 L31 L32 L37 L63 L12 L43 L57 L84
L30 1,000 0646 0,661 0646 0,750 0677 0646 0711 0,677
L31 0,647 1,000 0,605 0,750 0,646 0567 0618 0,646 0,592
L32 0645 0,605 1,000 0,605 0,730 0579 0579 0661 0,605
L37 058 0833 0545 1,000 0677 0618 0646 0677 0,618
L63 0,769 0,600 0,741 0,600 1,000 0592 0618 0,646 0,618
L12 0,706 0561 0553 0611 0529 1,000 0646 0618 0,677
L43 0647 0659 0553 0667 058 0750 1,000 0,618 0,677
L57 0692 063 0633 0643 0538 0650 0650 1,000 0,711
L84 0,667 0568 0559 0563 0533 0,730 0,730 0,724 1,000

Distancia Modificada Rogers Simple Matching
Ol 0,751 e 0,748
T 0,816 e 0,855
o, 0,751 o, 0,753
h? 0,720 h> 0,725
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TABELA 7A Estimativas de parentesco entre nove linhagens de milho obtidas
por meio do coeficiente de parentesco proposto por Lynch &
Ritland (1999) (acima da diagonal) e Queller & Goodnight (1989)
(abaixo da diagonal).

L30 L31 L32 L37 L63 L12 L43 L57 L84

L30 1,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
L31 0,000 1,000 0,000 0,147 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
L32 0,000 0,000 1,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
L37 0,000 0,180 0,000 1,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
L63 0,000 0,000 0,000 0,000 1,000 0,000 0,000 0,000 0,000
L12 0,005 0,000 0,000 0,000 0,000 1,000 0,000 0,000 0,033
L43 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,023 1,000 0,002 0,000
L57 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,015 1,000 0,000
L84 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,024 0,000 0,000 1,000

. ueller &
Lynch & Ritland (1999) Goo?inight (1989)

Ooge 0,325 Olge 0,327
T 0,583 e 0,583
o ez 0,754 o 92 0,754
h? 0,598 h? 0,599
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TABELA 8A Estimativas de parentesco entre nove linhagens de milho obtidas
por meio do coeficiente de parentesco proposto por Ritland
(2006) (acima da diagonal) e Wang (2002) (abaixo da diagonal).
L30 L31 L32 L37 L63 L12 L43 L57 L84
L30 1,000 0171 0190 0153 0,192 0,226 0,165 0,172 0,039
L31 0000 1,000 01176 0582 0,244 0,066 0125 0,059 0,128
L32 0,000 0,000 1000 0176 0231 0201 0218 0,191 0,093
L37 0,000 0038 0000 1000 0164 0,156 0,207 0,187 0,145
L63 0,000 0,000 0000 0000 1,000 0,108 0,097 0067 0,121
L12 0,000 0,000 0000 0000 0000 1000 0312 0279 0,39
L43 0,000 0,000 0000 0000 0000 0000 1,000 0328 0,186
L57 0,000 0,000 0,000 0000 0,000 0,000 0000 1,000 0,168
L84 0,000 0,000 0000 0000 0,000 0,000 0,000 0,000 1,000

Ritland Wang
O 0,408 e 0,319
T 0,638 T 0,584
o} 0,746 oy 0,756
h? 0,633 h* 0,597

62



TABELA 9A Parametros relacionados aos valores de correlacdo obtidos em
2000 simulacdes, em diferentes niveis de deshalanceamento,
referentes a produtividade de hibridos simples ndo avaliados e
seus valores observados.

SD
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,457 0,494 0,479 0,462 0,439
Mediana 0,694 0,556 0,512 0,492 0,468
Desvio Padrédo 0,582 0,296 0,228 0,204 0,191
Moda 0,990 0,700 0,620 0,560 0,480
J
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,495 0,505 0,492 0,478 0,449
Mediana 0,728 0,569 0,525 0,501 0,468
Desvio Padréao 0,562 0,298 0,222 0,197 0,185
Moda 0,990 0,650 0,580 0,570 0,500
DMR
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,493 0,503 0,486 0,471 0,442
Mediana 0,722 0,551 0,514 0,492 0,466
Desvio Padrdo 0,558 0,286 0,209 0,187 0,175
Moda 0,990 0,650 0,570 0,550 0,520
SM
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,434 0,472 0,471 0,453 0,435
Mediana 0,667 0,533 0,516 0,479 0,463
Desvio Padrédo 0,594 0,303 0,229 0,202 0,188
Moda 0,990 0,620 0,560 0,500 0,540

SD: Sorensen-Dice; J: Jaccard; DMR: Distancia Modificada de Rogers e SM: Simple
Matching.
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TABELA 10A Parametros relacionados aos valores de correlagdo obtidos em
2000 simulacBes, em diferentes niveis de desbalanceamento,
referentes & produtividade de hibridos simples ndo avaliados e
seus valores observados.

LR
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,455 0,483 0,454 0,414 0,358
Mediana 0,692 0,522 0,476 0,429 0,371
Desvio Padrédo 0,585 0,287 0,208 0,182 0,172
Moda 0,990 0,540 0,510 0,450 0,410
QG
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,461 0,479 0,456 0,415 0,366
Mediana 0,708 0,529 0,482 0,434 0,381
Desvio Padréao 0,583 0,295 0,214 0,182 0,171
Moda 0,980 0,590 0,520 0,460 0,400
R
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,445 0,448 0,434 0,409 0,373
Mediana 0,674 0,499 0,464 0,433 0,391
Desvio Padrdo 0,583 0,315 0,234 0,208 0,191
Moda 0,990 0,550 0,460 0,490 0,450
W
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,445 0,475 0,465 0,427 0,375
Mediana 0,682 0,525 0,481 0,444 0,388
Desvio Padrédo 0,585 0,298 0,205 0,181 0,167
Moda 0,980 0,570 0,510 0,430 0,410

LR: Lynch-Ritland; QG: Queller-Goodnight; R: Ritland e W: Wang.

64



TABELA 11A Parametros relacionados aos valores de correlacdo obtidos em
2000 simulacbes em diferentes niveis de desbalanceamento
referentes a capacidade especifica de combinagdo (CEC) de
hibridos simples ndo avaliados e seus valores observados.

SD
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,291 0,373 0,388 0,374 0,343
Mediana 0,563 0,441 0,431 0,412 0,374
Desvio Padrédo 0,679 0,384 0,273 0,232 0,194
Moda 0,980 0,650 0,540 0,490 0,440
J
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,370 0,433 0,447 0,401 0,369
Mediana 0,628 0,515 0,478 0,432 0,384
Desvio Padréao 0,643 0,368 0,264 0,223 0,193
Moda 0,980 0,660 0,640 0,490 0,520
DMR
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,112 0,155 0,183 0,178 0,164
Mediana 0,231 0,208 0,227 0,223 0,191
Desvio Padrdo 0,704 0,413 0,315 0,263 0,222
Moda 0,980 0,260 0,380 0,290 0,270
SM
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,145 0,171 0,196 0,217 0,206
Mediana 0,343 0,235 0,253 0,271 0,239
Desvio Padrédo 0,711 0,445 0,328 0,261 0,214
Moda 0,970 0,450 0,350 0,370 0,330
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TABELA 12A Parametros relacionados aos valores de correlagdo obtidos em
2000 simulacbes em diferentes niveis de desbalanceamento
referentes a capacidade especifica de combinacdo (CEC) de
hibridos simples ndo avaliados e seus valores observados.

LR
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,365 0,269 0,185 0,141 0,105
Mediana 0,585 0,266 0,157 0,098 0,075
Desvio Padrédo 0,624 0,349 0,255 0,209 0,182
Moda 0,990 0,270 0,065 0,024 0,002
QG
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,399 0,307 0,243 0,194 0,151
Mediana 0,655 0,316 0,237 0,173 0,125
Desvio Padréao 0,612 0,342 0,267 0,211 0,188
Moda 0,980 0,160 0,096 0,037 0,009
R
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,401 0,384 0,331 0,276 0,215
Mediana 0,645 0,421 0,338 0,287 0,221
Desvio Padrdo 0,618 0,346 0,256 0,218 0,195
Moda 0,980 0,430 0,320 0,280 0,200
W
Numero de hibridos retirados
3 6 9 12 15
Média 0,348 0,216 0,156 0,107 0,084
Mediana 0,528 0,203 0,126 0,073 0,046
Desvio Padrédo 0,606 0,359 0,279 0,224 0,193
Moda 0,980 0,110 0,048 0,012 0,001
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TABELA 13A Valores referentes as produtividades médias observadas para
cada cruzamento, obtidos através de avaliacfes em dois locais
(Campus da Universidade Federal de Lavras e Fazenda
Vitorinha. Lavras, Minas Gerais. Safra 2008/2009).

Ordem Cruzamento *M.A. Ordem Cruzamento *M.A.
1 L32XL43 11,547 16 L30XL43 8,861
2 L63XL84 10,348 17 L43XL84 8,857
3 L32XL57 10,249 18 L30XL84 8,824
4 L32XL84 10,017 19 L12XL37 8,718
5 L12XL32 9,798 20 L12XL30 8,475
6 L37XL43 9,359 21 L31XL57 8,355
7 L37XL84 9,283 22 L12XL63 8,311
8 L30XL32 9,276 23 L31XL84 8,283
9 L43XL63 9,134 24 L31XL32 8,259

10 L32XL37 9,114 25 L43XL57 8,106
11 L30XL57 9,113 26 L43XL84 7,618
12 L30XL37 9,041 27 L30XL31 7,487
13 L31XL43 9,039 28 L12XL43 5,902
14 L37XL57 9,004 29 L12XL84 5,273
15 L57XL63 8,984 Média 8,780

* M.A. : Médias ajustadas obtidas em avalia¢des em dois locais. Lavras, MG. 2009.
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TABELA 14A Valores referentes aos nove maiores valores genotipicos preditos
(VG) e suas respectivas produtividades, considerando 2000
simulagBes, em relacdo as nove maiores produtividades obtidas
na avaliacdo de vinte nove hibridos simples de milho.

SD
Ordem Cruzamento VG Média Ajustada PRES
1 L32XL37 14,436 9,114 5,738
2 L31XL32 14,322 8,259 6,451
3 L57XL63 13,731 8,984 4,427
4 L30XL32 13,346 9,276 4,772
5 L32XL57 13,211 10,249 3,327
6 L63XL84 12,084 10,348 2,207
7 L43XL63 11,794 9,134 3,161
8 L32XL84 11,375 10,017 2,418
9 L32XL43 10,235 11,548 2,488
Média 12,726 9,658 3,379
ES% 65,00
J
Ordem Cruzamento VG Média Ajustada PRES
1 L32XL37 14,956 9,114 6,542
2 L30XL32 13,348 9,276 4,922
3 L31XL32 13,347 8,259 5,961
4 L32XL57 13,140 10,249 3,456
5 L57XL63 12,779 8,984 3,887
6 L32XL84 10,939 10,017 2,353
7 L43XL63 10,933 9,134 2,632
8 L63XL84 10,918 10,348 1,680
9 L32XL43 10,310 11,547 2,406
Média 12,296 9,658 3,323
ES% 65,00
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TABELA 15A Valores referentes aos nove maiores valores genotipicos preditos
(VG) e suas respectivas produtividades, considerando 2000
simulagBes, em relagdo as nove maiores produtividades obtidas
na avaliacdo de vinte e nove hibridos simples de milho.

DMR
Ordem Cruzamento VG Média Ajustada PRES
1 L32XL37 16,226 9,114 6,515
2 L30XL32 14,353 9,276 4,984
3 L31XL32 14,144 8,259 6,191
4 L32XL57 13,909 10,249 3,620
5 L57XL63 13,428 8,984 4,515
6 L32XL84 11,673 10,017 2,348
7 L43XL63 11,630 9,134 2,977
8 L63XL84 11,563 10,348 2,429
9 L32XL43 11,552 11,547 2,153
Média 13,164 9,658 3,239
ES % 65,00
SM
Ordem Cruzamento VG Média Ajustada PRES
1 L32XL37 14,148 9,114 5,506
2 L31XL32 14,052 8,259 6,446
3 L30XL32 12,824 9,276 4,322
4 L57XL63 12,706 8,984 3,794
5 L32XL57 12,522 10,249 2,759
6 L63XL84 11,320 10,348 2,081
7 L43XL63 10,617 9,134 2,587
8 L32XL84 10,438 10,017 2,023
9 L32XL43 9,772 11,547 2,656
Média 12,044 9,658 3,302
ES % 65,00
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TABELA 16A Valores referentes aos nove maiores valores genotipicos preditos
(VG) e suas respectivas produtividades, considerando 2000
simulagdes, em relacdo as nove maiores produtividades obtidas
na avaliacdo de vinte e nove hibridos simples de milho.

LR
Ordem Cruzamento VG Média Ajustada PRES
1 L32XL37 14,570 9,114 6,106
2 L30XL32 13,094 9,276 4,355
3 L32XL57 12,850 10,249 3,427
4 L31XL32 12,528 8,259 4,869
5 L57XL63 12,096 8,984 3,604
6 L43XL57 11,284 8,106 3,658
7 L37XL57 10,999 9,004 2,233
8 L32XL84 10,600 10,017 2,351
9 L.32XL43 10,525 11,547 2,602
Média 12,060 9,395 3,102
ES % 42,00
QG
Ordem Cruzamento VG Média Ajustada PRES
1 L32XL37 15,306 9,114 6,263
2 L30XL32 13,062 9,276 4,486
3 L32XL57 12,854 10,249 3,527
4 L31XL32 12,548 8,259 5,124
5 L57XL63 12,096 8,984 3,433
6 L43XL57 11,232 8,106 3,768
7 L37XL57 10,686 9,004 2,318
8 L32XL84 10,503 10,017 2,326
9 L32XL43 10,446 11,547 2,621
Média 12,081 9,395 3,138
ES % 42,00
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TABELA 17A Valores referentes aos nove maiores valores genotipicos preditos
(VG) e suas respectivas produtividades, considerando 2000
simulagBes, em relacdo as nove maiores produtividades obtidas
na avaliacdo de vinte e nove hibridos simples de milho.

R
Ordem Cruzamento VG Média Ajustada PRES
1 L32XL37 14,702 9,114 6,187
2 L31XL32 13,198 8,259 5,778
3 L30XL32 13,039 9,276 4,635
4 L32XL57 12,998 10,249 3,341
5 L57XL63 11,919 8,984 3,084
6 L43XL57 10,790 8,106 3,925
7 L43XL63 10,596 9,134 2,608
8 L32XL43 10,443 11,547 2,775
9 L63XL84 10,007 10,348 1,400
Média 11,966 9,446 3,244
ES % 53,00
W
Ordem Cruzamento VG Média Ajustada PRES
1 L32XL37 15,636 9,114 6,770
2 L30XL32 13,138 9,276 4,636
3 L32XL57 12,830 10,249 3,303
4 L31XL32 12,499 8,259 5,029
5 L57XL63 12,174 8,984 3,614
6 L43XL57 11,343 8,106 3,835
7 L37XL57 10,994 9,004 2,519
8 L32XL84 10,631 10,017 2,235
9 L32XL43 10,264 11,547 2,600
Média 12,168 9,395 3,156
ES % 42,00
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TABELA 18A Valores referentes aos nove maiores valores preditos de

capacidade especifica de combinacio (CECY) e seus
respectivos valores observados (CEC?), considerando 2000
simulacGes, em relacdo aos nove maiores valores de
capacidade especifica obtidos na avaliacdo de vinte e nove
hibridos simples de milho.

SD

Ordem Cruzamento CEC! CEC? PRES

1 L43XL63 0,665 0,071 0,594

2 L57XL63 0,633 -0,135 0,715

3 L32XL84 0,617 0,549 0,444

4 L12XL63 0,609 -0,044 0,554

5 L32XL57 0,556 0,453 0,389

6 L12XL32 0,444 0,699 0,533

7 L30XL32 0,389 -0,061 0,426

8 L63XL84 0,384 0,649 0,451

9 L32XL43 0,305 1,361 1,174

Média 0,511 0,394 0,618
ES % 53,00

J

Ordem Cruzamento CEC! CEC? PRES

1 L57XL63 0,446 -0,098 0,563

2 L32XL84 0,346 0,485 0,357

3 L43XL63 0,345 0,044 0,343

4 L32XL57 0,320 0,002 0,279

5 L12XL63 0,279 0,399 0,260

6 L12XL32 0,260 0,677 0,532

7 L30XL32 0,200 -0,132 0,323

8 L32XL43 0,189 1,262 1,127

9 L63XL84 0,168 0,659 0,541

Média 0,284 0,366 0,542
ES % 53,00
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TABELA 19A Valores referentes aos nove maiores valores preditos de

capacidade especifica de combinacio (CECY) e seus
respectivos valores observados (CEC?), considerando 2000
simulacbes, em relacdo aos nove maiores valores de
capacidade especifica obtidos na avaliacdo de vinte e nove
hibridos simples de milho.

DMR

Ordem Cruzamento CEC! CEC? PRES
1 L32XL57 0,678 0,450 0,715

2 L30XL32 0,555 -0,061 0,835

3 L32XL37 0,497 -0,253 1,016

4 L57XL63 0,477 -0,108 0,764

5 L32XL84 0,373 0,499 0,432

6 L43XL63 0,328 0,038 0,462

7 L63XL84 0,317 0,689 0,511

8 L31XL32 0,295 -0,543 0,961

9 L32XL43 0,281 1,299 1,090
Média 0,422 0,223 0,681

ES % 42,00
SM

Ordem Cruzamento CEC! CEC? PRES
1 L32XL57 0,583 0,458 0,599

2 L57XL63 0,448 0,177 0,786

3 L30XL32 0,447 -0,060 0,691

4 L32XL37 0,378 -0,252 0,848

5 L63XL84 0,323 0,650 0,485

6 L32XL84 0,309 0,513 0,440

7 L43XL63 0,273 0,011 0,413

8 L31XL32 0,271 -0,628 1,064

9 L32XL43 0,150 1,355 1,242
Média 0,353 0,208 0,757

ES % 42,00
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TABELA 20A Valores referentes aos nove maiores valores preditos de
capacidade especifica de combinacdo (CEC') e seus
respectivos valores observados (CEC?), considerando 2000
simulacbes, em relacdo aos nove maiores valores de
capacidade especifica obtidos na avaliacdo de vinte e nove
hibridos simples de milho.

LR

Ordem Cruzamento CEC! CEC? PRES

1 L57XL63 0,345 -0,068 0,516

2 L63XL84 0,031 0,664 0,632

3 L31XL84 0,027 0,075 0,066

4 L37XL43 0,025 0,203 0,192

5 L12XL31 0,022 0,027 0,032

6 L31XL43 0,018 0,361 0,348

7 L32XL84 0,012 0,409 0,400

8 L37XL84 0,010 0,325 0,325

9 L12XL32 0,001 0,631 0,625

Média 0,055 0,292 0,533
ES % 53,00

QG

Ordem Cruzamento CEC! CEC? PRES

1 L57XL63 0,359 -0,070 0,525

2 L37XL43 0,034 0,211 0,196

3 L31XL84 0,033 0,073 0,064

4 L63XL84 0,032 0,663 0,633

5 L12XL31 0,030 0,028 0,034

6 L31XL43 0,022 0,364 0,348

7 L12XL32 0,020 0,633 0,617

8 L32XL57 0,013 0,326 0,317

9 L32XL43 0,012 1,169 1,161

Média 0,062 0,377 0,532
ES % 53,00

R

Ordem Cruzamento CEC!? CEC? PRES

1 L57XL63 0,436 -0,059 0,569

2 L32XL57 0,394 0,404 0,318

3 L43XL63 0,247 0,038 0,235

4 L12XL32 0,176 0,656 0,565

5 L63XL84 0,148 0,707 0,605

6 L30XL32 0,146 -0,146 0,307

7 L32XL43 0,139 1,213 1,116

8 L32XL84 0,138 0,503 0,443

9 L31XL84 0,112 0,092 0,146

Média 0,215 0,379 0,555
ES % 53,00
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TABELA 21A Valores referentes a soma do erro de predicdo (PRES) de acordo
com os diferentes coeficientes de similaridade no estado e
parentesco, em relagdo aos valores genotipicos preditos e seus
respectivos valores observados para produtividade de gréos
(PROD) e capacidade especifica de combinacdo (CEC).

SIMILARIDADE NO ESTADO

PRES
SD J DMR SM
PROD 3,379 3,323 3,239 3,302
CEC 0,618 0,542 0,681 0,757
PARENTESCO
PRES
LR QG R W
PROD 3,102 3,138 3,244 3,156
CEC 0,533 0,532 0,555 -
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FIGURA 1A Distribuicdo frequéncia de correlagdes entre valores preditos e
observados, considerando desbalanceamento de 3 hibridos.
Coeficiente de similaridade de Sorensen-Dice. (Média: 0,49;
Mediana: 0,69; Moda: 0,99 e Desvio Padréo: 0,58).
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FIGURA 2A Distribuicdo frequéncia de correlagbes entre valores preditos e
observados, considerando desbalanceamento de 3 hibridos.
Coeficiente de parentesco de Lynch & Ritland (1999). (Média:
0,46; Mediana: 0,69; Moda: 0,99 e Desvio Padréo: 0,58).
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